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Resumen 
La población canina en las ciudades de Ciénaga y Santa Marta se ha estimado en 51.446 
ejemplares con propietarios. Debido al rol que desempeñan los perros en la sociedad, ya 
sea como animales de compañía o como transmisores de zoonosis al hombre, se realizó 
un estudio con 169 muestras sanguíneas de perros que visitaron dos clínicas veterinarias 
en estas localidades, durante marzo y septiembre del año 2017; con el objetivo de 
detectar especies de Babesia y a Hepatozoon canis, amplificando el gen 18S mediante 
PCR-Convencional. Se detectó la presencia de Babesia sp. y Hepatozoon canis en 15 
(8,87%) y 12 (7,10%) muestras de ADN, respectivamente. Por otro lado, se registraron 
siete (4,14%) casos de coinfección. Las secuencias obtenidas de Babesia sp. 
corresponden a la subespecie B. canis vogeli. Este es el primer reporte de ambos 
patógenos para la región Caribe colombiana y el primer reporte de casos de coinfección 
de estos en perros de Colombia. Por lo que, se exhorta a la comunidad veterinaria de las 
localidades, considerar la información presentada en sus diagnósticos diferenciales 
asociados a las enfermedades transmitidas por vectores de compañía (CVBD’s). Esto les 
permitirá a los profesionales veterinarios crear estrategias de control y prevención para 
evitar la propagación de estas infecciones. 
 
Palabras claves: PCR-Convencional, Babesia canis, Hepatozoon canis, Detección, 
Prevalencia, Caninos. 
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ABSTRACT 
The dog population in the cities of Ciénaga and Santa Marta has been estimated at 51,446 
individuals with owners. Due to the role of dogs in society, ether as companion animals or 
as transmitters of zoonoses to humans, a study was conducted with 169 blood samples 
from dogs that were collected in veterinary clinics in these localities, during March and 
September of the year 2017; with the objective of detecting species of Babesia and 
Hepatozoon canis, amplifying the 18S gene by PCR-Conventional. We detected the 
presence of Babesia sp. and Hepatozoon canis in 15 (8.87%) and 12 (7.10%) DNA 
samples, respectively. On the other hand, seven (4.14%) cases of coinfection were 
recorded. The sequences of Babesia sp. corresponds to the subspecies B. canis vogeli. 
This is the first report of these two pathogens for the Colombian Caribbean region and the 
first report of coinfection cases in dogs from Colombia. Therefore, the local veterinary 
community is encouraged to take into account the information presented in their differential 
diagnoses associated with Companion Vector-borne Diseases (CVBD’s). This will allow 
veterinary professionals to create control and prevention strategies to prevent the spread 
of these infections. 
 
Keywords: PCR-Conventional, Babesia canis, Hepatozoon canis, Detection, 
Prevalence, Canines. 
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Introducción 
Cerca de la mitad de la población mundial está en riesgo de contraer enfermedades 
transmitidas por vectores (ETVs), estas se estiman en un 17% de las enfermedades 
infecciosas. Las garrapatas, mosquitos, moscas tsé-tsé, pulgas, entre otros, pueden 
transmitir bacterias, parásitos o virus a humanos y animales (WHO, 2017). Las zoonosis 
representan el 60,3% de las enfermedades infecciosas emergentes; las transmitidas por 
garrapatas son el 54,3% (Jones et al., 2008; Tintel et al., 2016).Las mascotas juegan un 
rol fundamental en la transmisión de estas al humano, en su actuar como hospederos de 
los vectores (garrapatas) que las transmiten (Buelvas et al, 2008).  
 
 
En Colombia más del 43% de los hogares poseen mascotas, de estas el 66,9% son 
perros (FENALCO, 2012). En Santa Marta y Ciénaga (Magdalena), la población canina 
se estimó en 51.456 individuos con propietarios (MinSalud, 2016). Los cánidos son uno 
de los animales domésticos más ligados al hombre (Gómez et al., 2007), estos son 
parasitados comúnmente por garrapata marrón del perro (Rhipicephalus sanguineous) 
(Baneth et al., 2001; Dantas-Torres, 2008; Paternina et al., 2009), esta especie junto a R. 
microplus, se han identificado como vectores de Babesia sp. y Hepatozoon sp. (Baneth et 
al., 2001; Taylor et al., 2007; Rodríguez et al., 2009). Así mismo, para Sudamérica se ha 
documentado Amblyomma ovale como vector principal de H. canis en las áreas rurales 
(Forlano et al., 2005; Rubini et al., 2008; 2009). 
 
 
Babesia y Hepatozoon son dos géneros de protozoarios transmitidos por garrapatas 
(Homer et al., 2000; Baneth et al., 2003), cuya parasitemia en un determinado individuo 
(hombre o animal) produce la babesiosis y la hepatozoonosis (Baneth et al., 2003; Ismail 
et al., 2010; Jarquín-Díaz et al., 2016). La primera es una zoonosis emergente, y la 
segunda se cataloga una infección emergente que afectan tanto al hombre (Babesia sp) 
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como a animales (Babesia sp y Hepatozoon sp) (Meléndez, 2000; Baneth et al., 2003; 
2007; Ismail et al., 2010; Montes-Farah et al., 2012). Por ello, revisten importancia en 
salud pública y veterinaria (Buelvas et al., 2008; Vargas-Hernandez et al., 2012a; 
2012b).Las especies de Babesia tienen distribución mundial, pero su mayor prevalencia 
es en los trópicos; se han reportado en África, Asía, Australia, en Norte, Centro y Sur 
América, distinguiéndose Babesia bigemina, B. bovis, B major y B. microti con presencia 
en animales y humanos (Acha and Szyfres, 2003). El primer caso de babesiosis humana 
fue registrado en Yugoslavia por Skrabalo y Deanovic (1957), identificándose por 
muestras sanguíneas la presencia de B. bovis. 
 
 
Las babesias son parásitos apicomplexos intraeritrocitarios, incluidos en la clase 
Aconoidasida (Piroplasmea), el orden Piroplasmida y la familia Babesiidae (Cavalier-
Smith, 2003; Adl et al., 2005). Se han descrito cerca de 73 especies de babesias en 
mamíferos, de las cuales alrededor de 12 son de importancia veterinaria, y por lo menos 
cinco de importancia médica (B. microti, B. divergens, WA1, MO1 y TW1) (Suárez et al., 
1997; Homer et al., 2000). Estos microorganismos miden entre 1,5-5µm, tienen forma 
ameboide o piriforme, aquellas mayores de 2,5 µm se catalogan como babesias grandes, 
y las menores de 2,5 µm como babesias pequeñas (Young y Morzaria, 1986).  
 
 
Estos hemoparásitos se transmiten por la picadura de garrapatas de la familia Ixodidae y 
en menor proporción por transfusiones sanguíneas (Homer et al., 2000; Meléndez, 2000; 
Rodríguez, 2007; Yabsley y Shock, 2013). Su ciclo de vida incluye tres etapas de 
reproducción: formación y fusión de gametos en el intestino de la garrapata (gamogonía); 
reproducción asexual en las glándulas salivales (esporogonía); y reproducción asexual 
en el huésped vertebrado (merogonía) (Homer et al., 2000). Esta última, provoca en el 
anfitrión una sintomatología característica (fiebre y anemia) conocida como babesiosis 
(Young y Morzaria, 1986; Homer et al., 2000). 
 
 
En Colombia el reporte más reciente de Babesia sp. lo realizaron Vargas-Hernández et 
al., (2012); detectando anticuerpos de Inmunoglobulina-G (IgG) de B. vogeli en 47/91 
perros muestreados, mientras que en los análisis moleculares (PCR) solo cinco perros 
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fueron positivos para B. vogeli. Así mismo, estudios en humanos reportan la prevalencia 
de anticuerpos para B. microti en poblaciones rurales y urbanas de Córdoba (Buelvas et 
al., 2008), además de un paciente con una coinfección en el área rural de Cartagena 
(Montes-Farah et al., 2012) y un individuo parasitológicamente positivo para Babesia sp. 
y serológicamente positivo para B. bovis (Ríos et al., 2003). 
 
 
Por otra parte, la hepatozoonosis canina es causada por Hepatozoon canis (Baneth et 
al., 2003), descrita por primera vez en la India (James, 1905). Se han identificado dos 
especies parasitando caninos, H. canis (cosmopolita) (Smith, 1996; Baneth et al., 2007) y 
H. americanum (restringida a Norte América) (Baneth, 2014), causando diferentes 
manifestaciones clínicas, afectando los leucocitos (principalmente neutrófilos y 
monocitos) (Baneth et al., 2001, 2003; Eiras et al., 2007) y utilizando como vectores a R. 
sanguineus y Amblyomma maculatum, respectivamente (James, 1905; Vincent-Johnson 
et al., 1997). Sin embargo, A. ovale (Brasil) y Haemaphysalis longicornus (Japón) han 
sido reportados como vectores de H. canis (Murata et al., 1993; Forlano et al., 2005; 
Rubini et al., 2008; 2009). 
 
 
Hepatozoon canis son parásitos apicomplexos de la clase Conoidasida, orden 
Eucoccidiorida de la familia Hepatozoidae (Cavalier-Smith, 2003; Adl et al., 2005). Se han 
descripto alrededor de 300 especies parasitando anfibios, reptiles, aves, y mamíferos 
incluyendo placentarios; de las cuales 120 parasitan serpientes y 50 han sido reportadas 
en mamíferos (Smith, 1996; Baneth et al., 2007). El ciclo de vida de Hepatozoon sp., 
incluye a un huésped definitivo (invertebrado), donde se concibe el desarrollo sexual 
(gametogonia) y un huésped intermedio (vertebrado), en el que ocurre el ciclo asexual 
(esquizogonia) (Baneth et al., 2003). La infección con Hepatozoon sp. se da por ingestión 
de ooquistes maduros contenidos en algún hospedero (Smith, 1996; Baneth et al., 2007; 
Ferguson et al., 2013). Así mismo, se ha documentado contagio por depredación en 
vertebrados (Johnson et al., 2007) y transmisión placentaria (Baneth, 2014). 
 
 
Hepatozoon canis ha sido reportado en Europa, Asia, África, Oceanía, Norteamérica, 
Centroamérica y Sudamérica [Brasil (Otranto et al., 2011), Argentina (Eiras et al., 2007) y 
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Venezuela (Rey-Valeirón et al., 2007, 2012)]. En Colombia, Arcila et al., (2005) 
reportaron la presencia de H. canis en un perro de raza Pitbull, mediante extendido 
sanguíneo. Otro estudio detecta gametocitos por frotis sanguíneo de H. canis (Ardila et 
al., 2007). Por otro lado, Vargas-Hernandez y col. (2012a) realizan la primera 
caracterización molecular de H. canis en 91 perros de tres ciudades de Colombia 
(Bogotá, Bucaramanga y Villavicencio), resultando positivo para H. canis el 31,8% 
(29/91) de la muestra. 
 
 
En Colombia R. sanguineus y A. ovale (vectores de Babesia sp. y Hepatozoon canis) 
tienen una importante distribución (Paternina et al., 2009; López Valencia, 2017; Rivera-
Páez et al., 2018). Sin embargo, la babesiosis y la hepatozoonosis se han estudiado 
poco en el país, restringiéndose a estudios sobre babesiosis en producción pecuaria, 
debido a su importancia económica (Ardila et al., 2007; Ríos et al., 2008). Por ello, 
investigaciones referentes a babesiosis y hepatozoonosis en caninos, son relevantes 
para comprender los roles y riesgos epidemiológicos de estas, tanto en perros como en 
humanos (Arcila Quiceno et al., 2005; Vargas-Hernandez et al., 2012a; 2012b). El 
departamento del Magdalena no cuenta con estudios de prevalencia de Babesia sp. y 
Hepatozoon sp. No obstante, en otras ciudades de la Región Caribe se han reportado 
prevalencias de Babesia sp. mientras que Hepatozoon canis. solo se ha registrado en el 
centro del país (Buelvas et al., 2008; Ríos et al., 2008; Montes-Farah et al., 2012; 
Vargas-Hernandez et al., 2012a; 2012b).  
 
 
Por consiguiente, en el presente estudio preliminar se intentó detectar especies de 
Babesia y a H. canis mediante PCR convencional en muestras sanguíneas de caninos 
que visitaron dos clínicas veterinarias en dos localidades del departamento del 
Magdalena (Colombia). Con ello, se buscó establecer las prevalencias de los patógenos; 
así mismo, se describieron las relaciones entre los diferentes genotipos, al compararse 
las secuencias obtenidas con la de otros estudios y a su vez se realizaron inferencias 
filogenéticas sobre la evolución global de los hemopatógenos, mediante la comparación 
con secuencias disponibles en la base de datos GenBank. Los resultados de esta 
investigación contribuirán a la generación y el aumento de conocimiento sobre la 
diversidad de patógenos en caninos de Colombia, especialmente del Caribe colombiano. 
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1. Metodología 
1.1. Toma de muestras 
Entre marzo y septiembre de 2017 se recolectaron un total de 193 muestras sanguíneas 
de perros que visitaron dos clínicas veterinarias en dos localidades del departamento del 
Magdalena (Colombia), 34 de la clínica veterinaria Fincas y Mascotas en Ciénaga y 157 
de la clínica veterinaria Origen Animal en Santa Marta. Ambas clínicas estaban ubicadas 
en el casco urbano de las dos localidades. Las muestras se tomaron acorde llegaban los 
pacientes y previa autorización de sus propietarios, sin discriminar estado clínico. Se 
tomó un (1) cc de sangre por cada individuo y se almacenaron en contenedores con 
EDTA de 500 µL, asignándosele código de identificación a cada una (R1-157 y RC1-34). 
Se registraron datos como el código asignado, la fecha, el nombre, la raza, el sexo y la 
edad. Las muestras fueron depositadas en neveras de poliestireno expandido (EPS) 
refrigeradas con contenedores de gel Cryopack para su transporte al laboratorio, donde 
se almacenaron a -20°C hasta el inicio del proceso de extracción de ADN (menos de 72 
horas). 
1.2. Extracción de ADN 
Se usaron 100 µL de sangre para la extracción de ADN siguiendo el protocolo del kit de 
extracción MasterPureTM de Epicentre (USA), resuspendiéndose el granulo de ADN 
(pellet) en 40 µL de ddH2O. La calidad de la extracción se verificó mediante electroforesis 
en gel de agarosa con tinción GelRed (Biotum) y HyperLadder TM 50bp (5x) como 
marcador de peso molecular. 
 
1.3. Amplificación del gen 18S-RNA 
Las muestras de ADN fueron procesadas mediante PCR-Convencional en un 
termociclador Eppendorf Mastercycler® Pro utilizando iniciadores específicos (Tabla 1), 
para la amplificación del gen 18S-RNA de los hemoparásitos se usaron diferentes Taq’s 
polimerasas (BIOLASETM de Bioline para Babesia sp., y Taq de ABM para Hepatozoon 
canis). La mezcla de reacción final de 25 µL se constituyó por 2 µL de ADN extraído, 5 µL 
de dNTP’s (10 mM), 1 µL de MgCl (50mM), 2,5 µL de tampón de PCR (10X), 1 µL de 
 16 
 
cada cebador (10 µM), 17,75 µL de ddH2O y 0,25 µL de Taq polimerasa (5u/ μL). Las 
condiciones de amplificación fueron tomadas de Kledmanee et al (2009) con fase inicial 
de 95°C/15 min (desnaturalización) seguida de 30 ciclos de 94°C/45 s; fase intermedia 
de 65°C/45 s (alineación) y 72°C/1 min (extensión) y fase final de 72°C/7 min (extensión 
final). 
Tabla 1. Características de los cebadores. 
Patógeno Gen Tamaño 
del 
amplicón 
(pb) 
Nombre 
del 
cebador 
Secuencia del cebador Referencia 
Babesia sp. 18S   619 Ba103F 
/Ba721R 
CCAATCCTGACACAGGGAGGTAGTGACA   
/CCCCAGAACCCAAAGACTTTGATTTCTCTCAAG 
(Kledmanee 
et al., 
2009) 
Hepatozoon 
canis. 
18S   737 Hep001F 
/Hep737R 
CCTGGCTATACATGAGCAAAATCTCAACTT 
/CCAACTGTCCCTATCAATCATTAAAGC 
(Kledmanee 
et al., 
2009) 
 
Las PCR’s se verificaron mediante electroforesis en gel de agarosa con tinción GelRed 
(Biotum) y HyperLadder TM 50bp (5x) como marcador de peso molecular; se incluyeron 
controles negativos y positivos en todas las reacciones. Los productos obtenidos de las 
amplificaciones para 18S-RNA se purificaron usando el kit de SureClean Plus de Bioline 
(USA) siguiendo el protocolo del proveedor; todos los productos fueron secuenciados en 
ambas direcciones. 
 
1.4. Análisis y edición de secuencias 
Las secuencias fueron cotejadas mediante el uso de la herramienta BLAST del NCBI 
(www.ncbi.nlm.nih.gov) y se editaron con el software ProSeq V3 (Filatov, 2009). Las 
secuencias resultantes en este trabajo y una serie de secuencias descargadas de 
GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov) se alinearon empleando el algoritmo ClustalW 
(Thompson et al., 1994) en el software MEGA 7.0 (Kumar et al., 2016). 
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1.5. Análisis estadísticos 
Para determinar la proporción de individuos positivos (prevalencia) para los patógenos de 
Babesia sp. y H. canis de las muestras recolectadas, se utilizó el software Epidat, (2016), 
donde se estimaron las prevalencias con un intervalo de confianza del 95%. Por otro 
lado, se realizaron pruebas Chi-cuadrado de Pearson con el software SPSS versión 20.0, 
para establecer diferencias estadísticas significativas entre los casos positivos y las 
variables de sexo, raza, edad y procedencia; para el total de los datos y para los sets de 
datos tomados en cada veterinaria, tomando como referencia los P-valores=<0,05 como 
diferencias significativas. 
1.6. Análisis filogenéticos 
Para la reconstrucción filogenética se emplearon los métodos de inferencia bayesiana 
(IB) y la máxima verosimilitud (ML) utilizando para el primero MrBayes 3.2.2 (Ronquist et 
al., 2012) y para el segundo RAxML 8.0.24 (Stamatakis, 2006). Se establecieron los 
mejores modelos de sustitución y los mejores esquemas de partición para cada conjuto 
de datos, mediante el uso de PartitionFinder (Lanfear et al., 2012) en concordancia con el 
Criterio de información bayesiano (BIC) (Schwarz, 1978), obteniendo que el modelo 
GTR+G fue considerado el mejor para el gen 18S de Babesia sp. y H. canis. 
 
Para los análisis de IB, se realizaron dos pruebas independientes de 107 generaciones, 
muestreando los árboles cada 100 generaciones, y excluyendo el 25% inicial de los 
árboles construidos, es decir, aquellos obtenidos antes de la estabilización (burnin). Para 
validar la convergencia, se empleó la diferencia entre las desviaciones estándares 
medias (<0,01); se compilaron los valores de ML en el tiempo, y se utilizó el comando 
Sump en MrBayes. La probabilidad posterior de cada clado se estimó con base al 
porcentaje de árboles que recuperaron ese clado en particular (Huelsenbeck y Ronquist, 
2001). Los análisis de ML se ejecutaron empleando el algoritmo de Bootstrap (BP). Los 
valores de BP>70% se tomaron como alto soporto estadístico (Hillis y Bull, 1993). 
2. Resultados 
Se logró obtener ADN solo del 87,56% (n=169) de las 193 muestras recolectadas (Figura 
1a), siendo 34 (20,12%) de la veterinaria “Fincas y Mascotas” en Ciénaga y 136 (80,47%) 
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de la veterinaria “Origen Animal” en Santa Marta. Empleando cebadores de un fragmento 
del gen 18S RNA, común para los géneros de Babesia y Hepatozoon; se hallaron 15 
muestras positivas para Babesia sp. (8,87%), mientras que para H. canis se encontraron 
12 positivos (7,10%), mediante PCR convencional (Figura 1. A, B y C.). 
 
Figura 1. Electroforesis de extracción de ADN (A) y PCR para Babesia sp. (B) y Hepatozoon canis (C). (A) 
ADN (muestras de extracción), C (-) (Control negativo) y MPM (Marcador de peso molecular de 100pb). 
 
 
Por otro lado, se evidenciaron casos de coinfección (Babesia sp., y H. canis) en siete 
(4,14%) individuos (Tabla 2). Los individuos positivos para Babesia sp. se ubicaron entre 
un rango de edad de 1 a 8 años, en cuanto a positivos con H. canis, sus rangos de 
edades estuvieron comprendidos entre los 0,4 a 9 años y los individuos con 
coinfecciones entre los 0,9 a los 10 años. 
Tabla 2. Datos demográficos entre raza y sexo. 
Raza 
B. canis 
(n=15) 
H. canis 
(n=12) 
B. canis + H. 
canis, coinfección 
(n=7) 
 19 
 
Basset Hound - - - 
Beagle 1 - - 
Boxer - - - 
Bulldog Frances - - - 
Bulldog Inglés - - - 
Bullterrier - - - 
Chow-Chow 1 - - 
Cocker Spaniel 1 - - 
Dóberman - - 1 
French Poodle 2 5 2 
Golden Retriever - - 1 
Gran Danés - 1 - 
Jack Russell Teerrier - - - 
Labrador 1 - - 
Maltes - - - 
Mestiza 3 3 2 
Pastor Alemán 2 - - 
Pinscher - - 1 
Pit Bull 2 - - 
Pug - - - 
Rot Wiler - - - 
Schnauzer 1 3 - 
Shih-Tzu 1 - - 
Siberian Husky - - - 
Yorkshire Terrier - - - 
Sexo    
Hembra 7 4 1 
Macho 8 8 6 
 
La proporción de Babesia sp. en las muestras tomadas de la clínica veterinaria Origen 
Animal (Santa Marta) se estimó en P=5,15% (7/135) perros con edades comprendidas 
entre 1 y 8 años, mientras que para H. canis se estableció en P=8,82% (12/135) 
individuos entre los 0,4-9 años. Para las muestras recolectadas en la clínica veterinaria 
Fincas y Mascotas de Ciénaga, la prevalencia de H. canis fue nula (0/34), mientras que la 
de Babesia sp. fue del 23,53% (8/34) caninos con edades entre 2 y 8 años. 
 
 
Respecto a las pruebas de Chi-cuadrado de Pearson, no se encontraron diferencias 
estadísticas significativas entre la raza, el sexo y la edad y los casos positivos tanto para 
Babesia canis vogeli, como para Hepatozoon canis, de ambas clínicas veterinarias. Sin 
embargo, se evidenciaron diferencias estadísticas significativas respecto a la 
procedencia y los casos positivos; donde se sugiere una mayor probabilidad de encontrar 
a Hepatozoon canis en perros de Santa Marta, y a B. canis vogeli en perros procedentes 
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de Ciénaga, según los datos obtenidos de ambas clínicas, estimados por valores P-
valor=0,02 y P-valor=0,042, respectivamente; no encontrándose diferencias estadísticas 
significativas para los casos positivos de estos patógenos y las variables de edad, sexo y 
raza. Así como para los casos de coinfección tampoco se encontraron diferencias 
estadísticas entre las variables mencionadas y los casos positivos (Ver Anexo A, Tabla 
3). 
2.1. Caracterización molecular 
Se secuenciaron cuatro (4) muestras seleccionadas, de los individuos positivos para 
cada patógeno. Las secuencias de 18S-RNA obtenidas de perros infectados con H. 
canis, arrojaron 99% de identidad con H. canis clone 9618 (KC138532.2) y H. canis strain 
SK-144 (JX112783.1), solo una secuencia mostró una similaridad del 97% con H. canis 
isolate M2 (MF588668.1). Para Babesia sp., las secuencias mostraron una identidad del 
99% y 100% con B. canis vogeli (LC331058.1/ MG586234.1). Los análisis de IB y ML con 
el gen 18S, evidencian una estrecha relación entre nuestras secuencias de B. canis y las 
de B. canis vogeli descargadas del GenBank (Fig. 2). Los análisis de H. canis confirman 
la especificidad de los cebadores (Fig. 3). 
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Figura 2. Árbol de los análisis filogenéticos de IB y ML de las secuencias obtenidas y de las secuencias del gen 18S de Babesia canis vogeli descargadas del 
GenBank. Los números corresponden a los valores de probabilidad posterior/bootstrap. 
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Figura 3. Figura 4. Árbol de los análisis filogenéticos de inferencia bayesiana y máxima verosimilitud de las secuencias obtenidas y de las secuencias del gen 18S 
de Hepatozoon canis descargadas del GenBank. Los números corresponden a los valores de probabilidad posterior/bootstrap. 
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3. Discusiones 
Se reporta por primera vez para la región Caribe colombiana, casos de infección y 
coinfección por patógenos de B. canis y H. canis para dos localidades del departamento 
del Magdalena (Ciénaga y Santa Marta), mediante el uso de PCR-convencional. Siendo 
el segundo a nivel nacional y el primero en reportar casos de coinfección con B. canis y 
H. canis, después de los hallazgos de Vargas-Hernandez et al., (2012 a) y (2012 b), 
quienes realizaron la primera detección molecular de H. canis y B. canis en perros 
provenientes de tres ciudades de Colombia (Bogotá, Bucaramanga y Villavicencio); 
documentando además casos de coinfección con B. canis y Ehrlichia canis. Este tipo de 
infecciones duales, han sido reportadas también por (Spolidorio et al., 2011). 
 
 
Otros informes sobre la presencia de estos patógenos se han vinculado principalmente 
con la observación de gamontes en frotis sanguíneo, registrándose casos en los 
departamentos de Santander (Arcila et al., 2005; Florez et al., 2018), Caldas (Ardila et al., 
2007), Antioquia (Acevedo et al., 2009), Cauca (Guerra et al., 2012) y La Guajira (Correa, 
2013), en perros de diferentes edades, razas y sexo. No obstante, en estos informes no 
se diferencian las subespecies de B. canis, dado que esto solo es posible con la 
secuenciación de las muestras. 
 
 
Aunque en el presente estudio solo se halló B. canis, existen reportes de otras especies 
de babesias (B. microti, B. gibsoni) parasitando perros en otros países (Zahleret al., 
2000; Camacho et al., 2001; Trappet al., 2006; Simões et al., 2011; Kelly et al., 2013). 
Esta especie ha sido detectada en humanos de Colombia (Montes-Farah et al., 2012), 
así como otras especies desconocidas de babesias (Babesia sp.) (Buelvas et al., 2008), 
las cuales también han sido registrada en equinos (Calderón et al., 2013) y bovinos 
(Blanco et al., 2015). Sin embargo, hasta el momento en el país B. canis ha sido 
reportada solo en caninos (Vargas-Hernández et al., 2012 b). 
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Por otro lado, H. canis se ha descrito como agente causal de la hepatozoonosis canina 
en Colombia (Vargas-Hernandez et al., 2012 a). Sin embargo, en Brasil Criado-Fornelio 
et al., (2006) y (André et al., 2010) reportaron una especie afín a H. americanum en 
cánidos silvestres. Por lo que quizás otras especies de Hepatozoon sp. estén parasitando 
perros en Sudamérica (de Miranda et al., 2011). No obstante, H. americanum había sido 
reportada solamente al norte del continente americano (Baneth, 2011), hasta que en él 
2016, Gomes et al., entregan la primera evidencia molecular de esta especie en Brasil 
infectando perros domésticos. 
 
 
B. canis y H. canis se han reportado en perros en casi todos los lugares con registro de 
R. sanguineus (Taylor et al., 2007; Rojas et al., 2014). Aunque se ha documentado 
también a Amblyomma ovale como vector de H. canis (Forlano et al., 2005; Rubini et al., 
2008; 2009) y se ha propuesto a su vez a A. cajennense como vector de este (O’Dwyer 
et al., 2001) Por consiguiente, es de esperarse la presencia de estos hemoparásitos en la 
región, considerando que se han encontrado garrapatas de la familia Ixodidae (A. ovale, 
R. microplus y R. sanguineus) parasitando perros (Paternina et al., 2009; de Miranda et 
al., 2011), además de un reporte de A. cajennense en caballos del Parque Nacional 
Natural Tayrona (PNNT) (Sierra et al., 2017). No obstante, H. canis se ha listado en 
áreas libres de R. sanguineus (Hornok et al., 2013; Kwon, Kim, Oh, y Choi, 2017; Mitkova 
et al., 2017), lo que podría explicarse por la trasmisión vertical de H. canis, reportada por 
Murata et al., (1993). 
 
 
Respecto a los casos de infección y coinfección, estos fueron mayores en machos que 
en hembras, exceptuando a B. canis, donde el número de machos positivos fue mayor 
solo por un individuo, acorde a esto Lauzi et al., (2016) en la Isla Maio (Cabo Verde) no 
encontraron diferencia entre los casos positivos de H. canis y el sexo. Así mismo, un 
estudio con animales de compañía (perros y gatos) en Tailandia, indicó que la infección 
por H. canis fue la misma en ambos sexos (Jittapalapong et al., 2006). 
 
 
Sin embargo, Paşa et al., (2009) reportan una correlación entre el sexo y los casos 
positivos de H. canis, siendo mayor la incidencia en hembras que machos, aunque en 
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contraposición Rey-Valeirón et al., (2012) reportaron mayor prevalencia en machos en 
Venezuela. No obstante, en el presente estudio no se encontraron diferencias 
estadísticas significativas que correlacionen los datos positivos con el sexo para ambos 
patógenos, acorde con lo reportado por Gomes et al., (2010), Aktas et al., (2015) y 
Ćoralić et al., (2018). Por otro lado, las infecciones según raza en nuestro trabajo se 
presentaron así: infección por B. canis en Mestizos (20%), seguido de French Poodle, 
Pastor Alemán y Pit Bull (13%) y otras razas (6,6%); para H. canis (41,6%) en los 
FrenPoodle’s, seguido de los Mestizos y Schnauzers (25%), y Gran Danés (8,3%). Rey-
Valeirón et al., (2012) y Vezzani et al., (2017) documentan la mayor prevalencia por H. 
canis en perros Mestizos de Venezuela y Argentina. La alta tasa de infecciones en 
caninos Mestizos, podría deberse a conductas particulares de los individuos que facilitan 
o no el contacto con el vector, aumentando así la probabilidad de infección (Mundim et 
al., 2008). 
 
 
No se encontraron diferencias estadísticas significativas entre la edad y los casos 
positivos, tanto para B. canis vogeli como para Hepatozoon canis. Concordando con 
Ćoralić et al., (2018), quienes no reportaron diferencias significativas entre la 
composición de los perros y los casos positivos para B. canis; Así mismo, otro estudio 
reportó que la mayoría de individuos con H. canis tenía edades entre los 2 y 8 años, lo 
que mostró una amplia dispersión de los datos, aunque en este no se encontraron 
positivos para el rango de edades (0,1-1,9 años) de los cachorros y juveniles (Paşa et al., 
2009). Sin embargo, en Venezuela Rey-Valeirón et al., (2012) reportan una mayor tasa 
de infecciones por H. canis en perros entre los 1-5 años de edad.  
 
 
Por otro lado, en Argentina e Italia se registraron altas prevalencias de H. canis en 
caninos cachorros y púberes, (Otranto et al., 2011; Vezzani et al., 2017). También, en 
Zaria las infecciones por B. canis y H. canis ocurrieron mayormente en individuos jóvenes 
(Okubanjo et al., 2013). Baneth y Weigler, (1997) explicaron que en cachorros y juveniles 
se presenta este patrón de susceptibilidad debido a un sistema inmune inmaduro. Sin 
embargo, para el presente estudio las proporciones de individuos positivos para B. canis 
vogeli se establecieron en 11,84%/76 (perros <2 años), 15,51%/58 (perros >2-5 años) y 
12%/25 (perros <5), mientras que para H. canis fueron de 10,76%/65 (perros <2 años), 
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11,53%/52 (perros >2-5 años) y 38%/18 (perros <5), lo que evidencia una mayor 
susceptibilidad en perros adultos (>2-5 años) a B. canis vogeli y adultos mayores (>5 
años) a H. canis.   
 
 
Los análisis filogenéticos unieron en el mismo clado nuestras secuencias de Babesia sp. 
con Babesia canis vogeli (Fig. 2), la cual es la única reportada en perros hasta la fecha 
en Colombia (Vargas-Hernández et al., 2012 b) y países latinoamericanos (Rey-Valeirón 
et al., 2007; Eiras et al., 2008; Yabsley et al., 2008; Rojas et al., 2014; Jarquín-Díaz et al., 
2016; Silva et al., 2016). Esta subespecie se ha reportado ampliamente en caninos a 
nivel mundial (Matjila et al., 2004; Cardoso et al., 2008; Cassini et al., 2009; Imre et al., 
2013; Okubanjo et al., 2013; Singla et al., 2016; Adao et al., 2017; Lira-Amaya et al., 
2017; Mitkova et al., 2017; Ribeiro et al., 2017), principalmente en zonas tropicales y 
subtropicales (Shaw et al., 2001). 
 
 
Lo anterior, podría explicarse por la distribución cosmopolita de su vector (R. sanguineus) 
(Shaw et al., 2001; Dantas-Torres, 2010; Mitkova et al., 2017). Por lo que, probablemente 
las otras muestras positivas de Babesia sp. correspondan a esta subespecie, dado que 
las otras dos babesias reportadas en perros (Babesia canis canis y Babesia canis rossi), 
son transmitidas por Dermacentor reticulatus en Europa y Haemaphysalis leachhi en el 
sur de África, respectivamente (Carret et al., 1999; Földvári et al., 2005), y ninguno de 
estos vectores se han registrado en Colombia (Paternina et al., 2009; López et al., 2017; 
Rivera-Páez et al., 2018). 
 
 
La prevalencia de B. canis vogeli en el presente estudio fue del 8,82%, mientras que la 
proporción de casos positivos de H. canis se estimó en 7,05%, así mismo, se 
presentaron casos de coinfección con una P=7,11%; definidas como bajas para el total 
de las muestras de nuestro estudio, respecto a la prevalencia de H. canis (31,8%) 
reportada por Vargas-Hernández et al., 2012 a y 2012 b. Sin embargo, aunque H. canis 
no fue prevalente en las muestras de Ciénaga, B. canis vogeli fue significativamente más 
alta (P=23,52%) que en la localidad de Santa Marta (P=5,14%), definiéndose como una 
prevalencia media. Nuestros resultados fueron similares a los de Vargas-Hernandez et 
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al., (2012a; 2012 b) quienes reportaron una P=5,5% para B. canis vogeli en 5/91 perros; 
Aunque, muy diferentes respecto a la prevalencia de H. canis que registraron (31,8%) en 
29/91 caninos. 
 
 
Así mismo, otros estudios en Sur América han reportado prevalencias más bajas para B. 
canis vogeli con P=4,8% (Silva et al., 2016) y 2,24% (Criado-Fornelio et al., 2007), y más 
altas para H. canis con P=27,11% (Rey-Valeirón et al., 2012) y P=45,23% (de Sousa et 
al., 2017), respecto a nuestros resultados. Lo cual evidencia que estas infecciones 
emergentes se han registrado ampliamente; lo que podría explicarse por factores como la 
globalización, el cambio climático y el uso de métodos de detección más sensibles y el 
aumento de reservorios animales y vectores de estos hemoparásitos (Harrus y Baneth, 
2005; Ismail et al., 2010; Vargas-Hernandez et al., 2012a; 2012b; Yuasa et al., 2012). 
 
 
La baja prevalencia de H. canis en nuestro estudio, puede explicarse en términos de la 
toma de muestra, para el presente trabajo no se establecieron criterios de inclusión como 
la presencia o historial de exposición a garrapatas de los perros examinados, como si lo 
hicieron Vargas-Hernandez en el 2012a; respecto a la prevalencia de B. canis vogeli, la 
cual estuvo un poco más alta (8,87) que en el estudio de Vargas-Hernandez et al., 2012b 
(5,5%) podría sugerir una alta presencia de la especie para la zona, la cual se podría 
evidenciar si en futuros estudios se tuvieran en cuenta los criterios de inclusión para la 
muestra planteados por Vargas-Hernández et al., (2012a) y (2012b). 
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4. Conclusiones  
Se realizó el primer pilotaje de detección y prevalencia de especies de Babesia y 
Hepatozoon canis en perros de dos localidades del departamento del Magdalena 
(Colombia). Se corroboró mediante secuenciación de algunos productos de PCR la 
presencia de B. canis y H. canis en las muestras sanguíneas de perros examinadas. Se 
precisa que, aunque el total de muestras analizadas no fueron representativas de la 
población, se resalta la importancia de realizar este tipo de estudios, no sólo en caninos, 
sino también en mamíferos silvestres y perros de las áreas rurales, así como también en 
humanos. Lo anterior basado en los hallazgos de nuestro estudio preliminar. 
 
 
Se evidencia según las inferencias filogenéticas, la presencia de Babesia canis vogeli en 
perros de ambas localidades del departamento del Magdalena (Ciénaga y Santa Marta), 
por lo que se puede esperar que este en toda la región Caribe colombiana. Sin embargo, 
es necesario continuar con este tipo de estudios debido a que se ha reportado en la 
región anticuerpos en humanos para B. microti. Así mismo, la especie de Hepatozoon 
que se registra para esta área concuerda con lo planteado en el primer reporte del 
patógeno en el país, donde las secuencias analizadas, así como las inferencias 
filogenéticas corroboraron la especificidad de los cebadores, arrojando a H. canis como 
la especie reportada en nuestro estudio. 
 
 
Aunque las prevalencias de B. canis y H. canis fueron bajas para la ciudad de Santa 
Marta lo casos positivos son relevantes para ahondar en la detección de estos 
patógenos. Sin embargo, aunque en la ciudad de Ciénaga la presencia de H. canis fue 
nula, hubo una importante cantidad de individuos positivos para B. canis. También, se 
hallaron coinfecciones (B. canis + H. canis) lo que dificulta el diagnóstico y afecta en gran 
medida el estado de salud de los caninos, además de hacerlos más susceptibles a 
infecciones con especies de Ehrlichia, Rickettsia, Borrelia, entre otras. Por lo que se 
exhorta a la comunidad veterinaria de las localidades, considerar la información 
presentada en sus diagnósticos diferenciales asociados a los CVBD. Esto les permitirá a 
los profesionales veterinarios crear estrategias de control y prevención para evitar la 
propagación de estas infecciones. 
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A. Anexo: Soportes de pruebas de Chi-
cuadrado. 
Tabla 3. Prueba de Chi-cuadrado para comparación entre raza, sexo, procedencia y edad 
v/s patógenos en perros que visitaron las clínicas veterinarias Fincas y Mascotas 
(Ciénaga) y Origen Animal (Santa Marta). *P-valor=<0,05. 
 
 
 
 
H (+) B (+) BH (+) 
Valor 
Grados 
de 
libertad 
Sig. 
asintótica 
(bilateral) 
Valor 
Grados 
de 
libertad 
Sig. 
asintótica 
(bilateral) 
Valor 
Grados 
de 
libertad 
Sig. 
asintótica 
(bilateral) 
RAZA 47,425 43 0,297 52,439 43 0,153 36,964 43 0,729 
SEXO 3,39 1 0,066 0,975 1 0,323 2,984 1 0,084 
PROCEDENCIA 5,391 1 0,02* 4,153 1 0,042* 1,839 1 0,175 
EDAD 3,932 2 0,14 0,961 2 0,619 0,879 2 0,644 
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